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本論文は、脊椎動物の最初の祖先と進化上近い関係にあると考えられ、モデル生物と
して重要な尾索動物であるカタユウレイボヤのゲノムにおける転写開始点（TSS）とそ
の上流のプロモーター候補領域について、独自のトランスクリプトームデータをいくつ
かの観点から網羅的に情報解析した結果をまとめたものである。 
 
本論文で扱った原データは、共同研究者が海中から採取したホヤの解剖に基づく５種
の組織サンプルを別の共同研究者がいわゆる TSS-seq という方法で転写開始点を含む塩
基配列決定したものであり、その後のデータ解析が論文提出者の担当部分である、論文
提出者はまず、実験的に得られた転写開始点を、同一のプロモーターによって制御され
ていると信じられるクラスター（transcription start site cluster: TSCと呼ぶ）に、相互
距離関係をもとに分類した。この部分には特段の独創性はないが、その後のデータ品質
の吟味にはある程度の独自性が認められる。結果として、従来のデータベースには記載
されていない多くの新規転写開始点クラスター（TSC）を報告できている。 
 
ホヤの約 80種類あるリボソームタンパク質遺伝子の転写開始点は、ヒトやマウスをは
じめ、ショウジョウバエなどにも見られるように、ピリミジン塩基の多い、いわゆる TOP
遺伝子群の TSSの特徴を備えており、本論文でも詳細に解析されている。ヒトなどのそ
れと比べると、ホヤのリボソーム遺伝子プロモーターには基本的に TATA ボックスを欠
いているらしいことが新しい発見であった。リボソームタンパク質遺伝子以外の転写開
始点の多くは、脊椎動物の典型的なそれと同様、CAの２塩基パターンで特徴づけられる
が、ホヤでは TA パターンをもつものも多かった。これは、ヒトゲノム（のプロモータ
ー）と比較して、ホヤのゲノム（のプロモーター）が A+Tに富んでいることの反映なの
かもしれない。実際、ホヤのゲノムには、ヒトなどに特徴的な CpGアイランドや、C+G
に富む TATAのないプロモーターが見られないが、ヒトの場合と同様、TATAを持たな
いプロモーターの組織特異性は低いことが観察された。ホヤのこれらのプロモーターが、
その特性を示すためにCpGエレメントに代わる何かをもっているのかどうかについては、
今回は有力な手がかりは得られなかったが、これらの結果は、脊椎動物の祖先に近いと
考えられるホヤのプロモーターのグローバルな特徴を明らかにしたものとして評価でき
る。 
 
この論文で報告されたもう一つの大きな成果は網羅的な、トランススプライシングを
受ける遺伝子（SL+遺伝子）のプロモーターに関するものである。一つの発見は、トラ
ンススプライシングを受けるアクセプター部位の付近に新規の転写開始点が多くみられ
たという点であり、もう一つは、SL+遺伝子といえども 100%トランススプライシングを
受けているわけではないので、多くの SL+遺伝子に関して、その転写開始点を推定でき
たという点である。後者については、さらに詳細な研究を展開中であるが、本論文で報
告された結果は SL+遺伝子と SL–遺伝子がどのように認識されるのかという大きな謎に
迫るための基本データとして貴重である。このデータをさらに調べてみたところ、推定
された SL+遺伝子 TSSの下流は G+Tに富んでいることを報告している。同様に今後の
研究リソースとして有用な、選択的プロモーター候補（組織特異的発現プロモーターを
含む）を５種類のサンプル由来のデータのシステマティックな解析によって得たことも
重要な貢献である。 
 
全体として、ホヤの転写開始点のゲノムワイドな情報解析を、過去の研究の歴史をき
ちんと踏まえて上で、論文提出者の大学院生としての在籍時間ほぼ全部＋αを費やして、
たゆまず研究を続け、世界に誇れるレベルにまでほぼ独力で仕上げたことは、高く評価
できる。 
 
	 なお、本論文で述べられた研究は、日下部岳広グループ（島井光太郎、西辻光希を含
む）および鈴木穣との共同研究であるが、論文提出者が主体となって解析を行ったもの
で、論文提出者の寄与が十分であると判断する。 
 
	 したがって、博士（医科学）の学位を授与できると認める。 
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